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摘要 :【 目 的] 为 明确 水 稻 主 要 害虫 稻 纵 卷 叶 迪 Cnaphalocrocis medinalis ( Guenée ) 2) 3x Wo i& 2m 18 83 
群落 结构 和 多 样 性 。[【 方 法 ] 利 用 Humina MiSeq 技术 对 稳 纵 卷 叶 蝇 4 龄 幼虫 肠 道 细菌 的 16S rDNA 
V3-V4 变异 区 序列 进行 测序 ,应 用 USEARCH 和 QIIME 软件 整理 和 统计 样品 序列 数 和 操作 分 类 单 
元 (operational taxonomic unit,OTU ) 数量 ,分 析 4 龄 幼虫 肠 道 细 菌 的 物种 组 成 . 丰 度 和 多 样 性 。【 结 
果 】 舟 纵 卷 叶 蝇 4 个 数量 不 同 的 4 龄 幼虫 样本 (1, 2, 3 和 5 头 ) 共 得 165 386 条 reads ,在 9796 相似 
度 下 可 将 其 聚 类 为 604 个 OTUs。 总 共 注 释 到 22 个 门 ,43 个 纲 ,82 个 目 ,142 个 科 ,204 个 属 ,244 个 
种 。 其 中 在 门 水 平 上 ,主要 优势 菌 为 变形 菌 门 (Proteobacteria) ( 相对 丰 度 26% ~34% ) 和 放 线 菌 门 
( Actinobacteria ) (23% ~ 32% ); 在 纲 水 平 上 ,主要 优势 菌 为 放 线 菌 纲 ( Actinobacteria) (相对 丰 度 
23% ~32% ) 、 酸 杆菌 纲 ( Acidobacteria) (996 ~ 1196 ) 、a- 变 形 菌 纲 (Alphaproteobacteria)(10% ~ 1396 )、 
B- 变 形 菌 纲 (Betaproteobacteria) (696 — 896 ) fe y- 3E JE H 2A ( Gammaproteobacteria ) (696 ~ 1296 ) ;在 科 水 
平 上 ,共有 优势 菌 为 类 诺 卡 氏 菌 科 ( Nocardioidaceae ) , A £ 3€ J&, A 44 (Comamonadaceae ) , 3 3E Je, A 
科 ( Xanthomonadaceae) , 3j Ag 3 Je 1 44 ( Sphingomonadaceae ) 和 芽 单 胞 菌 科 ( Gemmatimonadaceae ) 
等 。 在 属 水 平 上 ,4 个 样本 前 5 位 优势 属 中 ,类 诺 卡 氏 属 Nocardioides 4» 3S 3X Sphingomonas 
为 共有 优势 属 。 稻 纵 卷 叶 坚 肠 道 细菌 Simpson 指数 、 Shannon 指数 、Ace 指数 和 Chao 指数 分 别 为 
0.16 «0.65, 0.94 -3.22, 212 ~488 和 210 ~490。[【 结论 ] 稻 纵 卷 叶 剖 幼 虫 肠 道 细菌 多 样 性 比较 丰 
8 ,个 体 间 微生物 群落 结构 和 多 样 性 有 差异 。 不 同 数量 样本 数据 与 总 体 数 据 有 助 于 综合 反映 稳 纵 
卷 叶 蝇 种 群 肠 道 微生物 状况 。 本 研究 结果 为 进一步 研究 稻 纵 卷 叶 剖 肠 道 微生物 的 功能 及 其 在 防治 
中 的 应 用 黄 定 了 基础 。 
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Abstract: [ Aim] To clarify the community structure and diversity of bacteria in the intestine of 
Cnaphalocrocis medinalis ( Guenée) larvae. [Methods] The V3-V4 regions of the 16S rDNA genes of 
intestinal bacteria in the 4th instar larvae of C. medinalis were sequenced by Illumina MiSeq techniques. 


The numbers of sequences and operational taxonomic units ( OTUs) , species composition, abundance and 
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diversity of the bacteria were analyzed using USEARCH and QIIME softwares. A total of 165 386 reads 
were obtained in the four samples consisting of 1, 2, 3 and 5 larvae of C. medinalis, respectively. 
[ Results] After filtration, 604 OTUs were acquired and annotated into 22 phyla, 43 classes, 82 orders, 
142 families, 204 genera, and 244 species. Common dominant bacteria based on phyla were 
Proteobacteria ( relative abundance 2696 — 3496 ) and Actinobacteria (2396 — 3296). Actinobacteria 
(relative abundance 2396 — 3296) , Acidobacteria (996 — 1196 ) , Alphaproteobacteria ( 1096 — 1396) , 
Betaproteobacteria (696 — 896) , Gammaproteobacteria (696 — 1296) were dominant at the class level. 
Nocardioidaceae, Comamonadaceae , Xanthomonadaceae, Sphingomonadaceae, and Gemmatimonadaceae 
were commonly dominated at the family level in the bacterial communities from the four samples, and 
Nocardioides and Sphingomonas were the commonly dominated genera in the top 5 genera of bacterial 
communities from the four samples. The indices of Simpson, Shannon, Ace and Chao were 0. 16 —0.65, 
0.94 -3.22, 212 -488 and 210 - 490, respectively. [Conclusion] The results indicate that there are 
diverse bacteria in the intestine of C. medinalis larvae, and there are differences in bacterial structure 
and diversity among intestines of C. medinalis individuals. The information from samples of different size 
and the total sample can promote the comprehensive understanding of the bacterial community in the 
intestine of C. medinalis population. The information of bacterial abundance and diversity in the intestine 


of C. medinalis will facilitate the studies on the new technology of its control based on the intestinal 


bacteria. 
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昆虫 肠 道 是 一 个 重要 的 器 官 ,由 于 上 肠 道 的 特殊 
生态 环境 ,其 中 栖息 着 大 量 的 微生物 。 在 长 期 进化 
过 程 中 ,昆虫 与 肠 道 微生物 相互 合作 、 相 互 影 响 、 协 
同 进化 ,形成 了 不 可 分 割 的 共生 关系 ( 相 辉 和 黄 永 
^F, 2008)。 肠 道 微生物 的 群落 结构 、 代 谢 活 动 受 到 
宿主 昆虫 肠 道 微 环境 的 影响 ,微生物 通过 一 系列 策 
略 适 应 昆虫 肠 道 微 环 境 ( Douglas, 2015) 。 另 一 方 
面 , 由 于 肠 道 微生物 与 寄主 昆虫 之 间 长 期 的 进化 关 
系 , 肠 道 微生物 在 寄主 昆虫 的 生命 活动 中 起 着 至 关 
重要 的 作用 ( 相 辉 和 黄 勇 平 ，2008; Engel and 
Moran, 2013) 。 肠 道 微生物 参与 食物 消化 、 提 供 特 
殊 营 养 .抵抗 外 来 微生物 侵 染 、 降 解 食 物 中 有 毒物 
质 、 合 成 信息 素 成 分 和 引起 宿主 昆虫 免疫 反应 等 
(Boman and Hultmark, 1987; Dillon er al., 2002, 
2005; Warnecke et al., 2007 ; Broderick et al., 2009; 
Douglas, 2009) 。 目 前 ,昆虫 肠 道 微生物 研究 已 经 在 
ZÆ Bombyx mori , oi lE Wf Hepialus gonggaensis $ 
FEIR Lymantria dispar , Vb YEAS Schistocerca gregaria , 
黄 胸 散 白 蚁 Reticulitermes speratus 和 西方 蜜蜂 Apis 
mellifera 等 多 种 昆虫 中 开展 ,并 取得 了 一 定 进 展 
( Dillon et al., 2002; Broderick et al., 2004; Yu et 
al., 2008 ; Martinson et al., 2012; Engel et al., 2012; 
周 洪 英 等 , 2015) 。 

最 初 ,昆虫 肠 道 微生物 的 研究 主要 依靠 传统 的 
分 离 培养 手段 ,然而 由 于 人 们 认 知 条 件 的 限制 ,昆虫 


















































肠 道 微生物 的 研究 仪 局 限于 少量 可 培养 微生物 ,大 
多 数 微生物 尚 难 被 分 离 培 养 ,这 也 极 大 地 限制 了 昆 
虫 肠 道 微生物 研究 。 随 着 技术 发 展 ,DGGE 技术 应 
用 到 昆虫 肠 道 微生物 研究 中 ,拓展 了 昆虫 肠 道 微 生 
物 研 究 的 种 类 与 范围 ,促进 了 昆虫 肠 道 微生物 的 研 
究 水 平 (Dillon and Dillon, 2004) 。 近 年 来 , 随 着 测 
序 技术 和 分 子 生物 信息 技术 的 迅速 发 展 ,大 量 的 分 
子 生物 学 技术 应 用 于 上 肠 道 微生物 研究 中 ,这 些 方法 
具有 快速 .全面 方便 等 优点 (Reeson et al., 2003) 。 
16S rDNA 基因 文库 技术 和 Jumina MiSeq 测序 技术 
等 代表 性 新 技术 的 应 用 极 大 地 促进 了 昆虫 肠 道 微 生 
物 领 域 的 研究 ( Hammer et al., 2014; Itoh et al., 
2014), 

FAME Cnaphalocrocis medinalis ( Guenée ) 
JEBE H ( Lepidoptera ) 1# tik $} ( Pyralidae ) ,是 一 种 
危害 水 稻 的 重要 迁 飞 性 害虫 ( 张 孝 尺 等 ，1980b ) 。 
该 虫 以 幼虫 吐 丝 粘连 叶片 边缘 致 水 稻 叶 片 纵 卷 成 
7 ,在 卷 区 内 刊 食 叶肉 组 织 危 害 , 使 水 稻 叶 片 形成 白 
色 条 斑 , 严 重 时 全 叶 村 和 白 ,影响 叶片 光合 作用 ,导致 
水 稳 徐 粒 增加 、 千 粒 重 下 降 , 造成 严重 的 经 济 损失 
( 张 孝 义 等 ，1980a; 陈 永年 ，1985; 李 传 明 等 ， 
2011)。 目 前 ,国内 外 对 稳 纵 卷 叶 旦 的 研究 主要 集 
中 在 生物 学 生理学、 生态 学 和 化 学 防治 等 方面 
( Nathan et al., 2007 ; Punithavalli et al., 2013; 张 帅 
等 , 2014; 杨 亚 军 等 , 2015) 。 鉴 于 肠 道 微生物 的 功 
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能 ,有 必要 对 稻 纵 卷 叶 蜡 肠 道 微生物 开展 研究 。 杨 
焊 (2012 ) 利 用 传统 的 细菌 分 离 培养 技术 获得 稻 纵 
dew IRR UE 25 个 种 ,15 个 属 。 但 由 于 当时 
分 离 培 养 技术 的 局 限 而 未 能 对 稻 纵 卷 叶 蜡 肠 道 微 生 
物 的 群落 结构 和 多 样 性 进行 分 析 。 进 一 步 开 展 稻 纵 
卷 叶 蜡 肠 道 微生物 的 研究 将 有 利于 深入 探讨 肠 道 微 
生物 与 昆虫 共生 的 进化 意义 ,而 分 析 其 肠 道 微生物 
功能 则 有 助 于 寻找 称 纵 卷 叶 坚 防 治 的 新 线索 。 为 
此 ,本 研究 采用 16S rDNA 基因 文库 技术 和 Ilumina 
MiSeq 测序 技术 检测 了 稳 纵 卷 叶 旦 4 龄 幼虫 的 肠 道 
微生物 ,并 分 析 其 群落 结构 ,以 期 为 进一步 探讨 稻 纵 
卷 叶 旦 肠 道 微生物 功能 及 其 生物 防治 提供 理论 
XE. 











1 材料 与 方法 


1.1 供 试 昆 虫 
2015 年 7 月 在 浙江 省 杭州 市 郊区 水 稻田 采集 稻 纵 
卷 叶 蜗 幼 虫 ,在 室温 26 +25 ,相对 湿度 8596 +5% ,J6 
周期 16L: 8D 条 件 下 用 水 称 苗 饲 养 。 选 取 饲 养 获得 
的 稳 纵 卷 叶 旦 4 龄 幼虫 作为 供 试 昆 虫 。 
1.2 稳 纵 卷 叶 申 肠 道 分 离 及 肠 道 细菌 总 DNA. 提取 
取 稳 纵 卷 叶 旦 4 龄 幼虫 ,用 75% 酒精 溶液 将 稻 
dts wp 4 龄 幼虫 体 表 消 毒 ,无 菌 操 作 条 件 下 解剖 




















20 uL, PCR 仪 :ABI GeneAmp® 9700。PCR 的 反应 
条 件 :95%C 预 变性 3 min, 95*C 变性 30 5,55?C 退火 
30 s,72*C 复 性 45$ s, 共 30 个 循环 ,72% 延伸 10 min, 
10% 保温 。 
1.4 PCR 产物 纯化 

将 PCR 产物 用 2% 3s E TRE be Fa, DICES DU ,使 用 
AxyPrep DNA HER ERII  ( AXYGEN 公司 ) 切 
胶 回 收 PCR 产物 , Tris-HCl. vt lt; 296 琼脂 糖 电泳 
检测 。 
1.5 Miseq 文库 建立 及 高 通 量 测序 

回收 的 扩 增 目的 片段 ,用 T4 DNA Polymerase 
Klenow DNA Polymerase #0 T4 PNK 将 打上 断 形成 的 粘 
性 末端 修复 成 平 末 端 ,再 通过 3' 端 加 碱 基 “A”, 使 得 
DNA 片段 能 与 3' 端 带 有 “T” 碱 基 的 特殊 接头 连接 ， 
以 基因 组 DNA 为 模版 ,进行 融合 引物 PCR, 磁 珠 得 
选 目的 Amplicon 片段 ,最 后 ,用 合格 的 文库 进行 
cluster 制备 和 Ilumina 测序 ,采用 双 末 端 (paired 
end) 测 序 。 
1.6 序列 数据 分 析 

根据 index 序列 区 分 各 个 样本 数据 ,提取 出 的 
数据 以 fastq 格式 保存 ,里 面 为 测序 两 端的 reads , 序 
列 按 顺 序 一 一 对 应 。Miseq 测序 得 到 双 端 序列 数 
据 , 首 先 根据 PE reads 之 间 的 overlap 关系 将 成 对 的 
reads 拼接 成 一 条 序列 ,并 对 reads 的 质量 和 拼接 的 



































肠 道 ,仔细 取出 完整 肠 道 后 清除 肠 道内 含 物 , 在 无 菌 
水 中 缓慢 清洗 后 放 入 灭 菌 的 2 mL 离心 管 中 , -20% 
下 保存 以 备用 于 DNA 提取 。 使 用 E.Z. N. A. 细菌 
DNA 提取 试剂 盒 (OMEGA, 美国 ) 提取 DNA, 溶 于 
50 pL ddH,O 中 ,使 用 分 光 光 度 计 (Eppendorf， 德 
) 测 定 浓 度 及 ODas / OD»s, FETE , FFH 0. 896 33UIE PE 
凝 胶 电泳 检测 提取 DNA 质量 。DNA 样品 于 -20%C 
保存 备用 。 分 别 设置 4 个 不 同 数量 的 样本 , 即 单 头 
(1RLF) ,2 头 (2RLF) ,3 头 (3RLF) 和 5 3E(SRLF) 。 
1.3 PCR 扩 增 肠 道 稳 纵 卷 叶 旦 细菌 的 16S rDNA 
以 上 述 方法 提取 的 总 DNA. 为 模板 , 对 16S 
rDNA 进行 PCR 扩 增 。 用 引物 : 
338F: 5'-ACTCCTACGGGAGGCAGCA -3' ; 
806R: 5'-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3', 
PARAGE AY 168 rDNA 的 V3-V4 区 
Ak. Br Hj By Taq 酶 为 TransStart Fastpfu DNA 
Polymerase ( TransGen, JE 35) , PCR 反应 体系 (20 
uL) :10 x Buffer 2 pL, 引 物 338F/806R (10 mmol/L) 
各 0.8 uL,2. 5 mmol/L dNTPs 2 uL, rTaq Polymerase 
0.2 uL, BSA 0.2 uL, DNA 10 ng, ddH,O 补足 至 

















效果 进行 质 控 过 滤 , 根 据 序列 首尾 两 端的 barcode 
和 引物 序列 区 分 样品 得 到 有 效 序列 ,并 校正 序列 
方向 。 
1.7 肠 道 微 生物 系 型 鉴定 和 多 样 性 分 析 

利用 软件 USEARCH( v7. 1) fe 9796 相似 度 下 进 
行 操作 分 类 单元 聚 类 , 利用 软件 QIME (v1. 17) 将 
OTU 代表 序列 进行 比 对 (16S 通过 PyNAST 算法 与 
数据 库 Silva_108_core_aligned_seqs 进行 比 对 )。 通 
过 OTU 的 丰 度 文件 ,从 OTU 比 对 文件 中 挑选 出 每 
个 属 丰 度 最 高 的 OTU 的 序列 作为 该 属 的 代表 序列 。 
将 OTU 和 物种 注释 结合 ,从 而 得 到 样品 的 OTUs 和 
分 类 谱系 的 基本 分 析 结 果 。 再 对 OTUs 进行 丰 度 、 
Alpha 多 样 性 指数 等 分 析 , 同时 对 物种 注释 在 各 个 
分 类 水 平 上 进行 群落 结构 的 统计 分 析 。 其 中 ,Alpha 
多 样 性 是 指 对 单个 样品 中 物种 多 样 性 的 分 析 , 本 研 
究 分 析 了 Chao 指数 、Ace 指数 、Shannon 指数 和 
Simpson 指数 (Chao，1984; Chao et al.，2000; 
Kuczynski et al., 2011) 。Chao 指数 、Ace 指数 反映 
样品 中 群落 丰富 度 , 而 Shannon 指数 反映 群落 的 多 
样 性 ,Simpson 指数 反映 群落 中 优势 种 的 集中 程度 。 
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Chao 指数 、Ace 指数 和 Shannon 指数 越 大 ,Simpson 
指数 越 小 ,说 明 样 品 中 的 物种 越 丰 富 多 样 。 





2 结果 与 分 析 


2.1 序列 拼接 和 组 装 
稻 纵 卷 叶 量 幼 虫 肠 道 的 16S rDNA 基因 序列 文 


库 共 获得 165 386 条 reads ,在 9796 相似 度 下 可 将 其 
聚 类 为 用 于 物种 分 类 的 604 个 OTUs。 其 中 , 称 纵 卷 
IHRE 1RLF 共有 42 316 条 reads , 聚 类 为 204 个 
OTUs; 样 本 2RLF 共有 38 076 条 reads, R% Jy 487 
个 OTUs; 样 本 3RLF 共有 43 450 条 reads, RÆ y 
190 个 OTUs; 样 本 5RLF 共有 41 544 条 reads, R% 
为 401 个 OTUs( 表 1)。 











表 1 称 纵 卷 叶 晶 4 龄 幼虫 肠 道 细菌 测序 的 基本 信息 


Table 1 Sequencing information of bacteria in the intestine of the 4th instar larvae of Cnaphalocrocis medinalis 

















不 同 分 类 阶 元 归 类 数目 (个 ) 














T AL " 7 
样本 有 效 reads 数目 (条 ) OTU 数目 (个 ) Number of different taxonomic categories 
Sampl Number of Number of x 7 3 E 
us valid reads OTUs p 网 H 科 5 种 
Phylum Class Order Family Genus Species 
IRLF 42 316 204 14 24 48 78 109 94 
2RLF 38 076 487 20 37 71 126 178 204 
3RLF 43 450 190 12 22 43 72 97 91 
5RLF 41 544 401 17 34 61 104 150 174 
合计 Total 165 386 604 22 43 82 142 204 244 


IRLF -SRLF: 分 别 为 1 ~5 头 幼虫 1 -5 larvae, respectively. F JE] The same below. 





2.2. 稻 纵 卷 叶 旦 4 龄 幼虫 肠 道 微生物 种 类 及 其 
丰 度 

基于 OTUs 的 注释 结果 ,4 个 样本 合并 的 总 体 样 
本 共 获 得 22 个 门 ,43 个 纲 ,82 个 目 ,142 个 科 ,204 
个 属 ,244 个 种 ;其 中 稻 纵 卷 叶 曝 样本 1RLF 鉴定 获 
得 14 个 门 ,24 个 纲 ,48 个 目 ,78 个 科 ,109 个 属 ,94 
个 种 ;样本 2RLF 共 鉴 定 获得 20 个 门 ,37 个 纲 ,71 
个 目 ,126 个 科 ,178 个 属 ,204 个 种 ;样本 3RLF 共 鉴 
定 获 得 12 个 门 ,22 个 纲 ,43 个 目 ,72 个 科 ,97 个 属 ， 
91 个 种 ;样本 SRLF 共 鉴 定 获 得 17 个 门 ,34 个 纲 ， 
61 个 目 ,104 个 科 ,150 个 属 ,174 个 种 ( 表 1)。 

在 门 分 类 阶 元 水 平 上 , 稳 纵 卷 叶 坚 幼虫 肠 道 微 
生物 的 16S rDNA 基因 序列 共 注 释 到 了 变形 菌 门 
( Proteobacteria ) 、 放 线 菌 门 ( Actinobacteria ) 、 酸 杆菌 
门 (Acidobacteria ) , £& 2$ i l ] ( Chloroflexi ) 、 厚 壁 
|] CFirmicutes ) 、 拟 杆菌 门 ( Bacteroidetes ) 、 芽 单 胞 菌 
门 (Gemmatimonadetes) 、 硝 化 螺旋 菌 门 ( Nitrospirae ) , 
异 常 EK 菌 - 栖 热 群 [] ( Deinococcus-Thermus )、 
T dk 细菌 DJ 
( Cyanobacteria) 等 22 个 门 。 如 图 1 所 示 ,4 个 样本 
肠 道 细菌 的 优势 门 均 为 变形 菌 门 (26% ~34% ) ( 括 
号 内 数值 为 相对 丰 度 ,下 同 )、 放 线 菌 门 (23% ~ 
32% ) .EK?$ HT] (996 ~ 1296) 、 酸 杆菌 门 (10% ~ 
11%)、 厚 壁 菌 门 (4% ~ 10% )、 拟 杆菌 门 (5% ~ 
7% ) 。 但 不 同 数量 样本 肠 道 细菌 的 优势 门 的 相对 
丰 度 有 所 不 同 ,如 1RLF 的 优势 菌 变形 菌 门 和 放 线 


















































Latescibacteria, Saccharibacteria 





























菌 门 ,分 别 占 34% 和 26% ;2RLF, 3RLF FI SRLF 的 
优势 菌 变形 菌 门 和 放 线 菌 门 ,分 别 占 26% 和 23% , 
33% 和 32% ,以 及 33% 和 32% (图 1)。 总 体 样 本 中 
称 纵 卷 叶 晨 肠 道 细菌 主要 优势 菌 与 分 样本 一 致 ;其 
中 变形 阔 门 占 25% , 放 线 菌 门 占 22% , 酸 杆菌 门 占 
11% , 绿 弯 菌 门 占 11% , 厚 壁 菌 门 与 拟 杆菌 门 各 
占 8% 。 

在 纲 分 类 阶 元 水 平 上 , 共 注 释 了 43 个 纲 , 主要 
有 cz 589 ( Actinobacteria ) 、 酸 fT 2j 
( Acidobacteria ) , a-ZEJÉ j 4p] ( Alphaproteobacteria ) , 
B- 变 形 W 4M ( Betaproteobacteria ) 、y- 变 形 菌 纲 
( Gammaproteobacteria) , ZF TFT W 4] ( Bacili) RA 
强 纲 5- 变 形 纲 
( Deltaproteobacteria) 、 权 菌 纲 (Clostridia) 、 芽 单 胞 菌 
纲 ( Gemmatimonadetes ) 、 拟 杆菌 纲 ( Bacteroidia) 、 黄 
杆菌 纲 (Flavobacteriia) 、 硝 化 螺旋 菌 纲 (Nitrospira ) 
PRA p] 2] ( Chloroflexia) 等 (图 2) ;其 中 不 同 头 数 
的 稳 纵 卷 叶 旦 肠 道 细 戎 的 优势 纲 均 为 放 线 戎 纲 
(2396 ~32% ) 、 酸 杆菌 纲 (9% ~ 1196) a- 变形 阔 纲 
(10% ~ 1396) .B- 变 形 菌 岗 (6% ~ 8% ) \ 283 
纲 (6% ~12% ) 。 总 体 样 本 中 稻 纵 卷 叶 量 肠 道 细菌 
优势 菌 纲 没 有 变化 ,优势 菌 的 相对 丰 度 分 别 为 放 线 
菌 纲 (22% ) 、 酸 杆菌 纲 (11% ) ,a- 变 形 菌 纲 (9% )、 
B- 变 形 菌 纲 (7% ) `.y- 变 形 菌 纲 (6% ) 。 

在 目 分 类 阶 元 水 平 , 共 注释 了 82 ^H, EZAR 
瘤 菌 目 (Rhizobiales) 伯 克 氏 菌 目 (Burkholderiales ) 、 























( Anaerolineae ), 
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图 1 FAMI 4 龄 幼虫 肠 道 细菌 的 门 水 平 组 成 和 结构 
Fig. 1 Phylum-based proportional composition of the intestine bacteria in the 4th instar larvae of Cnaphalocrocis medinalis 
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图 2 稳 纵 卷 叶 晨 4 龄 幼 4 








E 肠 道 细菌 的 纲 水 平 组 成 和 结构 





Fig. 2 Class-based proportional composition of the intestine bacteria in the 4th instar larvae of Cnaphalocrocis medinalis 


R% i a H ( Pseudomonadales ) , zi % Jl w H 
( Xanthomonadales ) 、 黄 杆菌 日 (Flavobacteriales ) , ZF 
TET PS H (Bacillales) | E vij H ( Acidimicrobiales) 、 
3L R? FF H (Lactobacillales ) , #5 JJ W% Jl mi H 
( Sphingomonadales ) 、 肠 杆菌 目 ( Enterobacteriales ) , 
R A S58 vé H ( Anaerolineales ) , f Ek wW H 


( Micrococcales ) , Pj MR fT Pj H ( Propionibacteriales ) , 
棒 杆 菌 目 ( Corynebacteriales) 和 Gaiellales 等 (图 3)。 
TE A p EFE TRLF 在 目 水 平 主要 有 根瘤 菌 目 
(6.996) \ 伯 克 氏 菌 目 (6.4% ) 、 丙 酸 杆菌 目 (5.9% ) 、 
Subgroup_6(4.4% ) 、 微 球菌 目 (4.4% ) ; 稳 纵 卷 叶 
晨 样 本 2RLF 在 目 水 平 上 的 细菌 主要 有 Subgroup_6 
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图 3 ” 稳 纵 卷 叶 旦 4 龄 幼虫 
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肠 道 细菌 的 目 水 平 组 成 和 结构 





Fig. 3 Order-based proportional composition of the intestine bacteria in the 4th instar larvae of Cnaphalocrocis medinalis 














1: 根瘤 菌 目 Rhizobiales; 2: 伯 克 氏 菌 目 Burkholderiales; 3: 丙 酸 杆菌 






































芽孢 杆菌 目 Bacillales; 


Flavobacteriales; 12 ; 

















H Propionibacteriales; 4; Subgroup_6; 5: 微 球菌 日 Micrococcales; 6: 棒 杆 
PR H Corynebacteriales; 7; 假 单 胞 菌 目 Pseudomonadales; 8; Gaiellales; 9; 黄 单 胞 菌 目 Xanthomonadales; 10; Subgroup_4; 11: 黄 杆菌 目 
13: 酸 微 菌 目 Acidimicrobiales; 


























14: 乳酸 杆菌 目 Lactobacillales; 15: 58$ JS 5b Je pg Hi 











Sphingomonadales; 16; 肠 杆 菌 日 Enterobacteriales; 17: 厌 氧 绳 菌 目 Anaerolineales; 18; 芽 单 胞 菌 目 Gemmatimonadales; 19; i H Clostridiales ; 
20: BATA H Sphingobacteriales; 21; 土壤 红 杆 菌 目 Solirubrobacterales; 22: 拟 杆菌 日 Bacteroidales; 23: 粘 球菌 目 Myxococcales. 














(5.5% ) 根瘤 菌 目 (4.7% ) RARE H (4. 396 ) 、 丙 
酸 杆 菌 目 (4. 196) AAR K H (3.996 ) ; 稻 纵 卷 叶 
蜡 样 本 3RLF 肠 道 细菌 在 目 水 平 上 主要 有 Subgroup_6 
(7.4% ) 根瘤 菌 目 (6.3% ) 、 丙 酸 杆菌 目 (6.3% ) AH 
RA H (5. 896) MERK H (5.2% ) ; 稻 纵 卷 叶 量 
样本 SRLF 肠 道 细 菌 在 目 水 平 上 主要 有 Subgroup_6 
(5.796 ) 4R a H (Clostridiales ) (4. 596 ) 、 根瘤 菌 目 
(4. 296) , P3 BE TF P.H (3. 796 ) #16 SE I LH 
(3. 796 ) ;总 体 样本 中 稻 纵 卷 叶 晶 肠 道 细菌 相对 丰 
度 较 高 的 有 Subgroup _6 (5. 396) , 4R JV. H 
(4.0% ) RME H (3.696) 、 梭 菌 目 (3.5% ) 、 丙 酸 
杆菌 目 (3.3% ) 。 前 5 位 优势 目 中 ,4 个 样本 共有 的 
是 根瘤 菌 目 、 伯 克 氏 戎 目 \ 丙 酸 杆菌 目 。 

在 科 分 类 阶 元 水 平 , 共 注 释 了 142 主要 有 类 
诺 卡 氏 菌 科 ( Nocardioidaceae )、 黄 杆菌 科 
( Flavobacteriaceae ) 从 毛 单 胞 菌 科 (Comamonadaceae ) 、 
肠 TF PR LR ( Enterobacteriaceae ), zi J£ Hg pe FL 
( Xanthomonadaceae ), 9j JE 单 胞 p 科 
(Sphingomonadaceae ) 伯 克 氏 菌 科 (Burkholderiaceae ) , 
3 pr R A Ph ( Moraxellaceae ), 2k $ JE p F 
RBAl, JR A A pj RB 
( Anaerolineaceae) 芽孢 杆菌 科 (Bacillaceae ) 、 酸 微 菌 
PH Acidimicrobiaceae ) 、 微 杆菌 科 ( Microbacteriaceae ) 、 
fX EK Dj PR ( Micrococcacea ) 和 假 单 胞 菌 科 
( Pseudomonadaceae) 5 ( R 2) , HH, fg JA Z nd ds 
样本 1RLF 在 科 水 平 上 主要 的 肠 道 微生物 是 类 诺 卡 
氏 菌 科 (5.9% ) 、 黄 杆菌 科 (2.9% ) 、 从 毛 单 胞 阔 科 
(2.5% ) \ 肠 杆菌 科 (2.5% ) 和 黄 单 胞 菌 科 (2.5% ) 
等 ;样本 2RLF 在 科 水 平 上 主要 的 肠 道 微生物 是 类 





























( Gemmatimonadaceae ) 、 





























HARRER. 1%) 、 大 氧 强 菌 科 (3.9% ) 、 芽 单 胞 
菌 科 (2. 1% )、 丛 毛 单 胞 菌 科 (1.8% ) 和 酸 微 菌 科 
(1. 896 ) 等 ;样本 3RLF 在 科 水 平 上 主要 的 肠 道 微 生 
物 是 类 诺 卡 氏 菌 科 (6. 3%)、 从 毛 单 胞 菌 科 
(2.6% ) 、 黄 杆菌 科 (2.6% ) 、 肠 杆菌 科 (2.6% ) 和 莫 
拉 氏 菌 科 (2.6% ) 等 ;样本 SRLF 在 科 水 平 上 主要 的 
肠 道 微生物 是 类 诺 卡 氏 菌 科 (3.7% ) RAE RF 
(3.796) 、 黄 单 胞 阔 科 (2.2% ) 、 芽 单 胞 菌 科 (2.0% ) 
和 从 毛 单 胞 菌 科 (1.7% ) 等 ;总 体 样本 中 ,类 庄 卡 氏 
菌 科 (3. 396) RAA AE. 3% ) 、 芽 单 胞 阔 科 
(2.5% ) 、 黄 单 胞 菌 科 (1. 896 ) 和 黄 杆菌 科 (1.7% ) 
相对 丰 度 较 高 。 在 前 15 位 优势 科 中 , 称 纵 卷 叶 蜡 的 
4 个 样本 共有 的 优势 苗 为 类 诺 卡 氏 戎 科 、 丛 毛 单 胞 
菌 科 、 黄 单 胞 菌 科 、 鞘 脂 单 胞 菌 科 、` 厌 氧 绳 菌 科 和 工 
单 胞 菌 科 和 RB41 ( 表 2)。 此 外 ,样本 1RLF 和 
3RLF,2RLF 和 5RLF 在 肠 道 微生物 不 同 的 科 上 的 分 
布 较为 相似 。 

在 属 分 类 阶 元 水 平 上 , 主要 有 类 诺 卡 氏 属 
Nocardioides . 鞘 脂 单 胞 菌 属 Sphingomonas , LTT W JE 
Lactobacillus 、 黄 杆菌 属 Flavobacterium 、 芽孢 杆菌 属 
Bacillus 、 假 单 胞 菌 属 Pseudomonas, As zl TT Vei JE 
Acinetobacter, Z 思 河 小 杆 属 Rhodanobacte , 
Solirubrobacter , X 38 25 V& Jg Roseiflexus 和 分 枝 杆 菌 属 
Mycobacterium 5&( 3€ 3) ,. MEIER 1RLF 在 
属 水 平 上 主要 的 肠 道 微生物 是 类 诺 卡 氏 属 (3.9% ) 、 
输 脂 单 胞 苗 属 (2.0% ) 芽孢 杆菌 属 (2. 096 ) 、 玫 现 
弯 菌 属 (1.5% ) 和 分 校 杆菌 属 (1.5% ) 等 ; 称 纵 卷 叶 
晨 样 本 2RLF 在 属 水 平 上 主要 的 肠 道 微生物 是 类 庄 
卡 氏 属 (3.1% ) 、 硝 化 螺旋 菌 属 (1.6% ) KHS 
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表 2 科 水 平 上 丰 度 排名 前 15 的 稻 纵 卷 叶 电 4 龄 幼虫 肠 道 细菌 菌 群 
Table 2 Top 15 abundance of intestinal bacterial communities at the family level in the 4th instar larvae of 
Cnaphalocrocis medinalis 
样本 Sample 合计 
IRLF 2RLF 3RLF SRLF Total 
类 诺 卡 氏 菌 科 类 诺 卡 氏 菌 科 类 诺 卡 氏 菌 科 类 诺 卡 氏 菌 科 类 诺 卡 氏 菌 科 
Nocardioidaceae (5.9% ) Nocardioidaceae(4. 1% ) Nocardioidaceae( 6. 396 ) Nocardioidaceae(3. 7496 ) Nocardioidaceae(3. 396 ) 
黄 杆菌 科 RAR EP 从 毛 单 胞 菌 科 大 和 氧 绳 菌 科 大 氧 绳 菌 科 
Flavobacteriaceae(2.9% ) Anaerolineaceae( 3. 996 ) Comamonadaceae ( 2. 696 ) Anaerolineaceae(3. 796 ) Anaerolineaceae(3. 396 ) 
黄 单 胞 菌 和 芽 单 胞 菌 科 黄 杆菌 科 黄 单 胞 菌 科 芽 单 胞 菌 科 
Xanthomonadaceae(2.596) ^ Gemmatimonadaceae(2.196 ) Flavobacteriaceae(2. 6% ) Xanthomonadaceae(2.296) ^ Gemmatimonadaceae(2. 5% ) 
从 毛 单 胞 菌 科 从 毛 单 胞 菌 科 肠 杆菌 和 芽 单 胞 菌 科 黄 单 胞 菌 科 
Comamonadaceae( 2. 596 ) Comamonadaceae( 1. 8% ) Enterobacteriaceae ( 2. 6% ) Gemmatimonadaceae(2. 096 ) Xanthomonadaceae( 1. 896 ) 
萌 脂 单 胞 菌 科 酸 微 菌 科 KARAF 从 毛 单 胞 菌 科 黄 杆菌 科 
Sphingomonadaceae(2.5% ) Acidimicrobiaceae( 1.8% ) Moraxellaceae( 2.6% ) Comamonadaceae( 1.7% ) Flavobacteriaceae( 1.7% ) 
肠 杆菌 不 黄 杆 菌 科 芽 单 胞 菌 科 畏 脂 单 胞 菌 科 从 毛 单 胞 菌 科 
Enterobacteriaceae( 2.5% ) Flavobacteriaceae( 1. 696 ) Gemmatimonadaceae(2. 196)  Sphingomonadaceae(1. 796 ) | Comamonadaceae( 1. 596 ) 
伯 克 氏 菌 科 黄 单 胞 菌 科 黄 单 胞 菌 和 亚 硝化 单 胞 菌 科 畏 脂 单 胞 菌 科 
Burkholderiaceae(2.5% ) Xanthomonadaceae(1.6%) Xanthomonadaceae(2.1%) Nitrosomonadaceae(1.7%) Sphingomonadaceae(1.5% ) 
大 氧 绳 菌 科 畏 脂 单 胞 菌 科 鞘 脂 单 胞 菌 科 毛 螺旋 菌 科 酸 微 菌 科 
Anaerolineaceae( 2. 096 ) Sphingomonadaceae(1.696) ^ Sphingomonadaceae(2.196 ) ^ Lachnospiraceae( 1. 796 ) Acidimicrobiaceae( 1. 596 ) 
芽 单 胞 菌 科 莫 拉 氏 菌 科 亚 硝化 单 胞 菌 科 
Gemmatimonadaceae(2.096 ) Roseiflexaceae( 1.4% ) RB41 (2.1% ) Moraxellaceae( 1.5% ) Nitrosomonadaceae( 1. 396 ) 
CHE 亚 硝化 单 胞 菌 科 DELI SE E 
Acidimicrobiaceae(2. 096 ) Nitrosomonadaceae(1.496) ^ Burkholderiaceae(2. 1% ) ied Lachnospiraceae( 1. 396 ) 
莫 拉 氏 菌 科 IE MATER 酸 微 菌 科 莫 拉 氏 菌 科 
Haliangiaceae( 1. 496 ) i g e cd A 
Moraxellaceae (2. 0% ) Microbacteriaceae(2. 1% ) Acidimicrobiaceae(1.596 ) ^ Moraxellaceae( 1.2% ) 
厌 氧 绳 菌 科 
RB41 (2.0% ) RB41 (1.2% ) Anaerolineaceae( 1. 6% ) Roseiflexaceae( 1.5% ) RB41 (1.2% ) 
芽孢 杆菌 科 乳 杆菌 科 芽孢 杆菌 科 乳 杆菌 科 
. Roseiflexaceae( 1. 296 ) 
Bacillaceae( 2. 096 ) Lactobacillaceae( 1. 296 ) Bacillaceae( 1. 696 ) Lactobacillaceae( 1. 596 ) 
肠 杆菌 科 MERKIR 拟 杆 菌 科 

Roseiflexaceae( 1. 596 ) Enterobacteriaceae( 1. 296 ) Micrococcaceae( 1. 696 ) Bacteroidaceae( 1. 596 ) Haliangiaceae( 1. 296 ) 
生丝 微 菌 科 毛 螺旋 菌 科 假 单 胞 菌 科 生丝 微 菌 科 乳 杆 菌 科 
Hyphomicrobiaceae(1.5%) ^ Lachnospiraceae( 1. 296 ) Pseudomonadaceae(1.696 ) ^ Hyphomicrobiaceae(1.296 ) ^ Lactobacillaceae( 1. 096 ) 


J& (1. 496) , Haliangium (1. 496 ) F0 88 HE 26 HE psi Js 
(1. 096 ) S; fE E T HCEEZAS 3RLF 在 属 水 平 上 主要 








2.3 稳 纵 卷 叶 晶 幼 虫 肠 道 细菌 多 样 性 分 析 
由 表 4 可 知 , 稳 纵 卷 叶 晨 幼 虫 肠 道 细菌 种 类 有 











的 肠 道 微生物 是 类 诺 卡 氏 属 (4.2% ) E E 
(2. 196 ) 芽孢 杆菌 属 (1.6% ) 、 假 单 胞 菌 属 (1.6% ) 
和 罗 思 河 小 杆菌 属 (1. 6% ) 等 ; 称 纵 卷 叶 旦 样本 
SRLF 在 属 水 平 上 主要 的 肠 道 微生物 是 类 诺 卡 氏 属 
(2. 5% )、 鞘 脂 单 胞 菌 属 (1. 596 ) , KH 7$ A JE 
(1.596 ) 、 拟 杆菌 属 (1.5% ) 和 乳 杆 菌 属 (1.2% ) ;总 
体 样本 中 类 诺 卡 氏 属 (2. 5%)、 硝 化 螺旋 菌 属 
(1.3% ) .玫瑰 弯 菌 属 (1.2%)、Haliangium(1.2% ) 
和 鞘 脂 单 胞 菌 属 (1.0% ) 相对 丰 度 较 高 。 表 3 列 出 
了 不 同 数量 样本 及 样本 总 和 的 前 15 位 优势 菌 及 其 
丰 度 。 前 5 位 优势 属 中 ,4 个 样本 共有 优势 属 为 类 
详 卡 氏 属 和 鞘 脂 单 胞 菌 属 ( 表 3) 。 





















































较 高 的 丰富 度 和 多 样 性 , 稻 纵 卷 叶 师 肠 道 微 生物 
Simpson 指数 、 Shannon 指数 、Ace 指数 和 Chao 指数 
分 别 为 0.16 ~0.65, 0.94 ~3.22, 212 ~488 和 210 ~ 
490。1RLF 和 3RLF 的 Chao 指数 (分 别 为 221 和 
212) „Ace 指数 (分 别 为 223 和 210) 均 低 于 2RLF 和 
5RLF 的 Chao 指数 (分 别 为 488 FU 407) Ace 指数 
(分 别 为 490 和 411) ,说 明 2RLF 和 5RLF 肠 道 中 微 
生物 群落 的 丰富 度 较 高 。2RLF 和 5RLF 的 Shannon 
指数 (分 别 为 3.22 和 1.87) 远 大 于 1RLF 和 3RLF 
的 Shannon 指数 ,说 明 2RLF 和 5RLF 的 肠 道 微生物 
群落 多 样 性 高 。1RLF, 3RLF 和 5RLF 的 Simpson 指 
数 远 大 于 2RLF 的 Simpson 1825 , Wi HH FA 2A 4 np HR 
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表 3 属 水 平 上 丰 度 排名 前 15 的 称 纵 卷 叶 晶 4 龄 幼虫 肠 道 菌 群 
Table3 Top 15 abundance of intestinal bacterial communities at the genus level in the 4th instar larvae of 
Cnaphalocrocis medinalis 
样本 Sample 合计 

1RLF 2RLF 3RLF 5RLF Total 
类 诺 卡 氏 属 类 诺 卡 氏 属 类 诺 卡 氏 属 类 诺 卡 氏 属 类 诺 卡 氏 属 
Nocardioides (3.9% ) Nocardioides (3.1% ) Nocardioides (4. 296 ) Nocardioides ( 2.. 596 ) Nocardioides (2. 596 ) 
辅 脂 单 胞 菌 属 硝化 螺 菌 属 畏 脂 单 胞 菌 属 ELI PLU ERE 硝化 螺 菌 属 
Sphingomonas(2.096 ) ^ Nitrospira(1. 696 ) Sphingomonas(2.196) ^ Sphingomonas(1. 596 ) Nitrospira( 1.3% ) 
芽孢 杆菌 属 玫瑰 弯 菌 属 芽孢 杆菌 属 KAS AJE 玫瑰 弯 菌 属 
Bacillus(2.0% ) Roseiflexus( 1.4% ) Bacillus( 1.6% ) Roseiflexus( 1.5% ) Roseiflexus( 1.2% ) 
KS AJE 假 单 胞 菌 属 拟 杆 菌 属 
Roseiflexus( 1.5% ) Haliangium( 1.4% ) Pseudomonas(1.696) ^ Bacteroides(1.596 ) Haliangium( 1. 096 ) 
分 村 杆菌 必 RUE UR ER 思 河 小 杆菌 属 IAR Mito li 
Mycobacterium(1.596) | Sphingomonas( 1. 096 ) Rhodanobacter(1.696 ) ^ Lactobacillus( 1.2% ) Sphingomonas (1. 096 ) 
不 动 杆菌 必 芽 移 杆菌 属 不 动 杆菌 属 38H 拟 杆菌 属 
Acinetobacter( 1. 596 ) Bacillus(1. 096 ) Acinetobacter ( 1. 696 ) Bacillus(1. 096 ) Bacteroides(1. 096 ) 

分 枝 杆 菌 属 

Gaiella( 1.5% ) Gaiella( 1.0% ) Solirubrobacter(1.696 ) ^ Mycobacterium (1. 096 ) Gaiella(1. 096 ) 
假 单 胞 菌 属 乳 杆 菌 属 玫瑰 弯 菌 属 芽 单 胞 菌 属 
Pseudomonas( 1.5%) Lactobacillus(1.0% ) Roseiflexus(1.1% ) Haliangium( 1.0% ) Gemmatimonas ( 1. 096 ) 
柯 克 斯 氏 体 属 狭义 梭 菌 1 乳 杆 菌 属 
Coxiella( 1.5% ) Bryobacter(1. 096 ) Gaiella(1. 196 ) Clostridium sensu stricto 1(1.096) Lactobacillus (0. 896 ) 
乳 杆 菌 属 狭义 梭 菌 1 分 枝 杆菌 属 不 动 杆菌 属 
Lactobacillus ( 1. 096 ) Clostridium sensu stricto 1(1.096) | Mycobacterium(1. 196) ^ Acinetobacter(O. 796 ) Bryobacter (0. 896 ) 
黄 杆 菌 属 分 枝 杆 菌 属 短波 单 胞 菌 属 狭义 梭 菌 1 
Flavobacterium(1.096 ) Mycobacterium(0. 6% ) Brevundimonas(1.1%) Gaiella(0.7% ) Clostridium sensu stricto 1(0.8% ) 
罗 思 河 小 杆菌 属 假 单 胞 菌 属 黄 杆菌 属 假 单 胞 菌 属 芽孢 杆菌 属 
Rhodanobacter(1.096 ) | Pseudomonas(O0. 696 ) Flavobacterium(1.196) | Pseudomonas(0. 7906 ) Bacillus (0. 896 ) 
短波 单 胞 菌 属 黄 杆菌 属 基 杆 菌 属 思 河 小 杆菌 属 分 枝 杆菌 属 
Brevundimonas(1.096 ) | Flavobacterium (0. 6% ) Methylobacterium(1.196) | Rhodanobacter (0.7% ) Mycobacterium ( 0. 796 ) 
红 球 菌 属 罗 思 河 小 杆菌 属 红 球 菌 属 短波 单 胞 菌 属 黄 杆菌 属 
Rhodococcus( 1. 096 ) Rhodanobacter (0. 696 ) Rhodococcus ( 1. 196 ) Brevundimonas (0. 796 ) Flavobacterium (0. 796 ) 
链 霉 菌 属 短波 单 胞 菌 属 E PERS 假 单 胞 菌 属 








Streptomyces( 1. 096 ) 











Brevundimonas (0. 696 ) 


Streptomyces( 1. 196 ) 


表 4 不 同 头 数 的 称 纵 卷 叶 晶 4 龄 幼虫 肠 道 细菌 的 


多 样 性 指数 统计 


Table 4 Alpha diversity of the intestine bacteria in the 


4th instar larvae of Cnaphalocrocis medinalis 


Marmoricola (0. 796 ) 


讨论 


Pseudomonas(0.5% ) 


本 研究 采用 16S rDNA MI Illumina Miseq 技术 首 

















I Ae e 次 开展 稻 纵 卷 叶 蜡 幼虫 肠 道 细菌 菌落 组 成 分 析 , — 
a z e LUE 共 注 释 鉴定 获得 22 个 门 ,43 个 纲 ,82 个 目 ,142 个 

i "à LIS ODS 科 ,204 个 属 ,244 个 种 。 利 用 传统 的 细菌 分 离 培养 

2RLF 488 490 3.22 0.1617 

s "a 2n NEP 技术 在 稻 纵 卷 叶 是 肠 道中 仅 获得 6 个 纲 ,15 个 属 ， 











属 Brevunrdimonas、 假 单 胞 菌 属 、 们 死 氏 菌 属 
Burkholderia 不 动 杆菌 属 、 哈 夫 尼 菌 属 Hafnia, mi h 
伯 菌 属 Klebsiella、 红 球菌 属 Rhodococcus、 微 杆菌 属 
Microbacterium、 微 球菌 属 Micrococcus 、 链 霉菌 属 
Streptomyces YRI AE Sphingobacterium , F MAT Vj 
属 、 肠 ER WM 属 Enterococcus, f | $F W JB 





IRLF, 3RLF 和 5RLF 肠 道 微生物 的 优势 种 集中 程 
度 低 于 2RLF。 不 同 头 数 稳 纵 卷 叶 坚 肠 道 微生物 
富 度 和 多 样 性 有 所 不 同 ,其 中 SRLF 的 丰富 度 、 多 档 
性 和 优势 种 的 集中 程度 可 能 更 能 反映 称 纵 卷 叶 坚 群 
体 肠 道 微生物 的 真实 水 平 。 
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Exiguobacterium 和 葡萄 球菌 属 Staphylococcus ( 杨 焊 ， 
2012) 。 本 研究 中 不 仅 也 检测 到 这 些 菌 ,还 发 现 其 
中 短波 单 胞 菌 属 、 假 单 胞 菌 属 .不 动 杆菌 属 等 菌 在 丰 
































bilineata tsingtauica. 肠 道 微生物 优势 属 为 葡萄 球 
属 和 芽孢 杆菌 ( 吕 飞 和 刘 玉 升 ,2009 ) ; BERE UA IR 
微生物 优势 属 为 肠 球菌 属 ( Broderick et al., 2004) ; 























度 上 属于 前 15 位 优势 属 。 细 菌 分 离 培养 技术 仅 可 
以 获得 可 培养 细菌 信息 ,而 本 研究 利用 16S rDNA 
和 Illumina Miseq 技术 不 仅 可 以 获取 大 量 可 以 培养 
细菌 信息 ,还 可 测 到 许多 不 可 培养 的 细菌 ,有 些 不 可 
培养 的 细菌 还 属于 优势 菌 。 相 对 于 传统 的 分 离 培 养 
技术 ,16S rDNA 和 Ilumina Miseq 技术 能 够 更 加 全 
面 地 揭示 肠 道 微生物 的 组 成 和 多 样 性 。 

本 研究 表明 ,4 ^P A TR] BC RS] E A s p CER ZI 
在 门 水 平 上 优势 肠 道 细菌 是 均 为 变形 菌 门 (26% ~ 
3496) \ 放 线 菌 门 (23% ~ 3296) 、 绿 弯 菌 门 (9% ~ 
1296) 、 酸 杆菌 门 (10% ~ 11% )、 厚 壁 菌 门 (4% ~ 
10% ) 和 拟 杆菌 门 (5% ~7% )。 已 有 研究 表明 , 暗 
BASE f& Holotrichia parallela 幼虫 肠 道 优 势 菌 同样 
也 为 变形 菌 门 ` 放 线 菌 门 (Huang and Zhang, 2013) 。 
TE CLBESE T JURE ERI FI E rh cp, BERE Lymantria 
dispar, 棉铃 虫 Helicoverpa armigera, Z& *& Bombyx 
mori /N Wi; Plutella xylostella 幼虫 肠 道 中 的 优势 菌 
为 变形 菌 门 . 厚 壁 菌 门 (Broderick et al., 2004; Priya 
et al., 2012; Xia et al., 2013; 周 洪 英 等 , 201$ ) 。 变 
形 戎 门 也 是 许多 昆虫 肠 道中 的 优势 菌 ,在 双 翅 目的 
南亚 果实 晶 Bactrocera tau Y% =i Procecidochares 
utilis HIRR he he P E Ceratitis capitata 和 沙 
W& Lutzomyia longipalpis( Behar et al., 2008; Gouveia 
et al., 2008; Prabhakar et al., 2012; 张 某 等 ， 
2016) , HW H B) Vb jo. Schistocerca gregaria ( Dillon 
et al., 2010) , 半 翅 目的 更 豆 蚜 Acyrthosiphon pisum, 
黑豆 是 Aphis fabae ARREA Riptortus clavatus Gk 
3& 2 y p Phenacoccus solenopsis, $5 XH H B X 4E 
Saperda vestita VA A BE H HIZ JN E Ectropis obliqua 
均 有 报道 (Grenier et al., 1994; Haynes et al., 2003; 
Dillon and Dillon, 2004) 。 不 同 昆虫 主要 优势 菌 的 
顺序 也 有 差异 ,如 光 肩 星 天 和 牛 Anoplophora 
glabripennis 肠 道 优势 菌 依次 为 变形 苗 门 . 厚 壁 菌 门 、 
放 线 菌 门 和 拟 杆菌 门 (Schloss et al., 2006) , 白蚁 
Reticulitermes speratus 肠 道 优势 菌 依 次 为 拟 杆 菌 门 、 
厚 壁 菌 门 、 螺旋体 门 (Spirochaetes )、 变 形 菌 门 
( Hongoh et al., 2003) 。 

在 鉴定 获得 的 稳 纵 卷 叶 量 4 个 样本 前 5 位 优势 
属 中 共同 的 优势 属 为 类 诺 卡 氏 属 和 鞘 脂 单 胞 菌 属 。 
不 同 种 类 的 昆虫 肠 道 菌 优势 属 存在 差异 。 在 已 经 开 
展 研 究 的 其 他 鳞 翅 目 昆 虫 中 , 如 豆 天 蛾 Clanis 
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ZR a ^ W 063308 A ZR VET A SR A 5 EE RELIER 
Arcobacter ( J&] Y w 45, 2015) ; oi WE WE WE Hepialus 
gonggaensis 肠 道 微生物 优势 属 为 肉食 杆菌 属 
Carnobacterium( 刘 莉 等 ，2008 ) 。 

称 纵 卷 叶 坚 数量 不 同 的 4 个 样本 之 间 微 生物 种 
类 与 结构 有 一 定 的 差异 。4 个 样本 中 , 2RLF 和 
SRLF 肠 道 中 微生物 群落 的 丰富 度 高 于 1RLF 和 
3RLF 的 ,1RLF, 3RLF 和 5RLF 肠 道 微生物 的 优势 
种 集中 程度 相似 , 均 低 于 2RLF 的 ,前 5 位 优势 属 中 
有 类 诺 卡 氏 属 和 鞘 脂 单 胞 菌 属 为 共有 菌 , 这 反映 了 
稳 纵 卷 叶 坚 群体 中 存在 一 定 的 个 体 差异 。 总 和 样本 
的 信息 更 能 揭示 稳 纵 卷 叶 蜡 种 群 肠 道 微生物 的 种 类 
和 结构 ,不 同 数量 样本 的 数据 则 反映 了 稻 纵 卷 叶 旦 
个 体 之 间 肠 道 微生物 的 种 类 和 结构 。 本 研究 通过 不 
同样 本 数量 处 理 数据 的 分 析 获 得 共同 存在 的 细菌 和 
优势 菌 ,这 可 以 更 全 面 反 映 称 纵 卷 叶 蜡 肠 道 细 戎 群 
落 结构 和 优势 菌 群 。 然 而 ,昆虫 肠 道 微生物 多 样 性 
还 与 性 别 、 品 种 、 食 物 以 及 环境 因素 相关 。 许 刚 等 
(2015) 发 现 家 看 不 同性 别 之 间 肠 道 微生物 的 组 成 
与 丰 度 比率 具有 一 定 的 差异 , 雄 看 肠 道中 的 主要 优 
势 细菌 为 代 尔 夫 特 菌 属 Delftia 、 橙 单 胞 菌 属 
Aurantimonas , M, EK W JE. "E Ps (Et UP. Hu Pup Je 
Pelomonas | il W Je Ralstonia, 台湾 温 单 胞 菌 属 
Tepidimonas、 假 单 胞 菌 属 、 阿 斯 普罗 单 胞 苗 属 
Aspromonas , Fi 基 杆 菌 属 Methylobacterium 和 和 葡萄 球 
菌 属 ; 雌 香肠 道中 的 主要 优势 细菌 为 代 尔 夫 特 菌 属 、 
橙 单 胞 菌 属 、 假 单 胞 菌 属 、 嗜 糖 假 单 胞 菌 属 、 佩 特 罗 
属 Petrobacter \ 肠 球菌 属 、 台 湾 温 单 胞 菌 属 e SC 
属 Clostridium sensu. stricto 、 阿 斯 普罗 单 胞 菌 属 。 
雄 盔 中 有 23 个 属 的 细菌 丰 度 是 肉 看 的 1.5 倍 以 上 ， 
其 中 , 青 枯 菌 属 、 根 瘤 菌 属 Rhizobium, AA E PA j 
JE Aquicella . 肠 球 菌 属 、 微 小 杆菌 属 和 橙 单 胞 菌 属 
的 细菌 丰 度 分 别 是 雌 春 的 10. 34, 6. 31, 6.31, 
6.31, 5.42, 4.73 和 4.38 fi; 而 在 上 肉 春 中 有 7 个 属 
的 细菌 丰 度 是 雄 蚕 的 1.5 倍 以 上 ,其 中 ,狭义 梭 菌 属 
和 苍白 杆菌 属 Ochrobactrum ^y y] Zi bez Bj 9. 19 和 
5.07 倍 。 对 毒 死 蝗 高 抗 的 小 菜 蛾 品系 相对 于 敏感 
品系 ,其 肠 道 中 乳酸 杆菌 目 、 假 单 胞 杆菌 目 、 黄 单 胞 
菌 目 相对 丰 度 更 高 (Colman et al., 2012; Xia et 
al., 2013) 。 进 一 步 研究 不 同 环境 压力 下 的 称 纵 卷 
叶 晨 肠 道 微生物 ,有 助 于 更 加 全 面 地 了 解 称 纵 卷 叶 
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旦 幼虫 肠 道 细 戎 的 多 样 性 。 

昆虫 肠 道 微生物 通过 与 宿主 的 互惠 共生 ,相互 
依存 ,促进 和 提高 了 昆虫 的 生命 活动 。 肠 道 微生物 
在 与 其 宿主 长 期 的 协同 进化 过 程 中 ,形成 了 共同 的 
进化 机 制 。 稳 纵 卷 叶 旦 幼虫 共 鉴 定 出 来 204 个 属 ， 
其 中 许多 属 可 能 参与 了 稳 纵 卷 叶 蜡 的 生命 活动 。 不 
动 杆 菌 属 、 峭 脂 菌 属 \. 肠 杆菌 属 .乳酸 杆菌 属 等 可 能 
参与 稻 纵 卷 叶 旦 肠 道 营养 物质 代谢 。 不 动 杆菌 属 、 
精 脂 菌 属 可 能 与 具有 氮 素 转化 的 功能 ; 肠 杆菌 属 可 
能 参与 编码 纤维 素 降解 的 1，4-B- 纤 维 双 糖水 解 本 
( 1， 4-beta-cellobiosidase ) 、 内 切 葡 聚 糖 丁 
( endoglucanase ) 和 B- 葡 糖苷 酶 (beta-glucosidase ) 以 
及 木 聚 糖 降解 的 1，4-B- 木 糖 背 酶 (1，4-beta- 
xylosidase) ;乳酸 杆菌 属 可 能 具有 合成 果 胶 降解 酶 
( pectin-degrading enzymes ) 、 糖 背 水 解 酶 (glycoside 
hydrolases) 、 多 糖水 解 酶 (polysaccharide lyases ) 等 降 
解 碳 水 化 合 物 的 功能 ( Potrikus and Breznak, 1977; 
Warnecke et al., 2007; Nalcaci et al., 2011; Xia et 
al., 2013) 。 稳 纵 卷 叶 量 肠 道 戎 群 中 也 发 现 可 能 与 
食物 中 有 毒物 质 降解 有 关 的 苦 ( 肠 球菌 属 、 乳 酸 杆 
菌 属 、 伯 克 氏 苗 属 、 红 球菌 属 ) 。 乳 酸 杆菌 属 的 细菌 
对 抗 药性 的 产生 有 一 定 的 积极 作用 ; 肠 球菌 属 可 以 
降低 昆虫 肠 道 pH 值 , 有 助 于 保护 其 免 受 毒素 的 攻 
击 ; 伯 克 氏 菌 属 可 将 杀 量 松 水 解 为 3- 甲 基 4- 对 硝 基 
茶 酚 ; 红 球 菌 属 可 产生 一 些 降解 对 昆虫 有 害 的 单 草 
烯 类 物质 的 酶 (Broderick et al., 2009; Zhu et al., 
2011; Xia et a/.，2013 ; ) 。 称 纵 卷 叶片 肠 道中 埃 希 
氏 杆 菌 属 Escherichia 、 葡 欧 球 菌 属 、 假 单 胞 杆菌 属 可 
能 参与 了 自 里 的 免疫 反应 。 当 家 看 幼虫 取 食 富 合 埃 
希 氏 杆菌 属 、 和 葡萄 球菌 属 的 食料 时 , 葛 佬 素 
( gloverin) 和 溶菌 酶 ( lysozyme ) 基因 表达 均 上 调 , 当 
家 看 取 食 含 有 假 单 胞 杆菌 属 的 食料 时 , 葛 佬 素 2 和 
葛 佬 素 3 表达 上 调 , 且 与 免疫 相关 的 通路 -9 的 表达 
上 调 , 这 说 明 这 3 种 肠 道 菌 与 家 看 的 免疫 信号 通路 
有 和 密切 的 关系 (Douglas, 2015 ) 。 此 外 ,4 A FLA S 
叶 师 样本 中 均 检 测 到 的 肠 道 微 生物 有 沃 尔 巴 克 氏 体 
属 Wolbachia。 沃 尔 巴 克 氏 体 菌 是 一 类 研究 比较 深 
入 的 共生 菌 , 它 广泛 存在 于 节肢 动物 体内 ,具有 诱导 
细胞 质 不 亲 和 诱导 抓 肉 生殖 等 多 种 方式 调控 寄主 
生殖 行为 的 能 力 ,此 外 沃 尔 巴克 氏 体 属 还 能 增强 宿 
主 的 抗 道 性 , 如 沃 尔 巴 克 氏 体 菌 能 增强 尖 音 库 蚊 
Culex pipiens 对 杀 虫 剂 的 抗 性 ;能 通过 调控 寄主 植物 
的 生理 来 使 斑 幕 湾 叶 蛾 Phyllonorycter blancardella 
在 衰老 的 寄主 植物 上 正常 生长 发 育 (Duron et al., 
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2006; Fytrou et al., 2006; Kaiser et al., 2010) 。 
昆虫 肠 道 微生物 多 样 性 丰富 ,许多 菌 群 与 昆虫 
长 期 进化 维持 共生 关系 ,在 昆虫 生命 活动 中 起 着 重 
要 的 作用 。 研 究 昆 虫 肠 道 微生物 有 利于 了 解 昆虫 的 
生命 活动 过 程 ,为 基于 上 肠 道 微生物 开发 新 的 绿色 防 
控 技 术 莫 定 基础 。 本 人 研究 分 析 了 水 称 上 稳 纵 卷 叶 是 
幼虫 肠 道 微生物 结构 与 多 样 性 ,首次 利用 16S rDNA 
和 Illumina Miseq 技术 获得 了 称 纵 卷 叶 旦 肠 道 微 生 
物 相关 信息 ,有 利于 今后 进一步 研究 和 利用 肠 道 微 
生物 。 今 后 ,还 将 重点 挖掘 和 研究 具有 重要 功能 的 
稻 纵 卷 叶 蜡 肠 道 微 生物 ,为 稻 纵 卷 叶 旦 的 绿色 防 控 
提供 新 思路 和 新 技术 。 
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